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заключение: порог межвидовой/внутривидовой 
генетической дистанции для млекопитающих, 
рассчитываемой по экзонам, которые наиболее 
часто используются в молекулярной филогене-
тике этой группы, составляет около 0.15%. Дан-
ная гипотеза предполагает признание за видами 
in statu nascendi видового ранга. Следует заме-
тить, однако, что не все “хорошие” виды имеют 
значительные генетические дистанции в связи 
с тем, что репродуктивные барьеры иногда фор-
мируются быстрее, чем накапливаются замены 
по геному.

Потенциальные источники ошибок

Проведенная нами работа с последователь-
ностями, получаемыми из депонированных 
в GenBank геномов, может содержать в себе по-
тенциальные ошибки. Во-первых, при неболь-
шом числе экзонов оценка дистанции может 
быть искажена давлением отбора на динамику 
появления мутаций в их последовательностях, 
однако мы предполагаем, что достаточно боль-
шая выборка локусов позволяет нивелировать 
это влияние. Во-вторых, геномная последова-
тельность, представленная в базах данных, псев-
догаплоидна, так как обычно не учитывается, 
что организм реально диплоидный. Кроме того, 
в самих геномных данных довольно часто встре-
чаются ошибки. Оба последних фактора приво-
дят к тому, что генетические дистанции между 
близкими геномами могут оказаться завышен-
ными. Чтобы избавиться от искажения резуль-
тата, желательно, вычисляя дистанцию, вводить 
поправку на эти источники ошибок, рассчиты-
вая net-дистанцию с учетом дистанции между 
геномами внутри одного таксона. В этом случае 
мы можем оценить внутрипопуляционную дис-
танцию между геномами. Однако, к сожалению, 
эти показатели в настоящее время практически 
недоступны для немодельных объектов.
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ПРИЛОЖЕНИЕ

В случае быстро эволюционирующих мито-
хондриальных последовательностей использо-
вание для симуляции распределения Пуассона 
не подходит. Вместо этого мы симулировали 
последовательности для пары таксонов на ос-
новании реалистичных эволюционных моде-
лей в программе Indelible v.1.03 (Fletcher, Yang, 
2009). Истинная эволюционная дистанция меж-
ду таксонами принимала одно из пяти значе-
ний (0.15– 0.10–0.07–0.049–0.0343), для каждо-
го варианта проводили 10000 симуляций. Три 
позиции кодонов имели каждая свою модель 
(соответственно, TrN + I + G, HKY + I + G, 
TrN + G), скорости позиций соотносились как 
0.045  : 0.01  : 0.245. Параметры моделей приве-
дены в контрольном файле ниже, вычислялись 
в PAUP* 4.0b10 (Swofford, 2003). Результаты от-
ражены в табл. П1.

Контрольный файл (часть):
[MODEL] m1
[submodel] TrN30.0 15.0
[statefreq] 0.25 0.25 0.25 0.25
[rates] 0.5 0.5 4
[MODEL] m2
[submodel] HKY15.0
[statefreq] 0.4 0.25 0.20 0.15
[rates] 0.8 1.0 4
[MODEL] m3
[submodel] TrN12.0 36.0

Таблица П1. Некорректированные (p-)дистанции между симулированными последовательностями гена cyt b

Истинная дистанция 0.15 0.10 0.07 0.049 0.0343
Средняя p-дистанция 0.0914 0.0724 0.0551 0.0413 0.0303
CV 0.0888 0.1026 0.118 0.140 0.1628



	 ГЕНЕТИЧЕСКАЯ КОНЦЕПЦИЯ ВИДА...� 281

ЖУРНАЛ ОБЩЕЙ БИОЛОГИИ  	 том 85	 № 4	 2024

[statefreq] 0.20 0.40 0.35 0.05
[rates] 0.0 2.5 4
[TREE] t1 (A:1.0, B:1.0);
[treelength] 0.06300
[TREE] t2 (A:1.0, B:1.0);
[treelength] 0.01400
[TREE] t3 (A:1.0, B:1.0);
[treelength] 0.34300
[PARTITIONS] p0

[t1 m1 380]
[t2 m2 380]
[t3 m3 380]
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